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Yonsei University College of Medicine, Seoul, Korea

Background: Proteases from dermatophytes have an important role in pathogenicity of these 
fungi as they facilitate penetration and colonization in the keratin structures of the stratum 
corneum, nails, and hair. Since the 1960s, efforts have been made to isolate and purify these 
enzymes, shedding light on hydrolytic properties and other characteristics of these extracellular 
proteins. It is now well known that under certain conditions, various proteases are produced which 
possess the capacity to digest casein, collagen, elastin, bovine serum albumin, hair, and keratin, 
while specific nature of these enzymes still remains to be elucidated.

Objective: We aimed to draw a proteome map of extracellular proteins from common 
dermatophytes using 2-dimensional electrophoresis, thus verifying the nature and interspecies 
differences in composition of extracellular proteins. 

Methods: Following strains of dermatophytes were isolated from patients who visited the 
dermatologic outpatient clinic of Severance hospital and subcultured for 2 weeks on Sabouraud's 
dextrose agar: 2 strains of Trichophyton rubrum, 2 T. mentagrophytes, and 2 Microsporum canis. 
For growth media, glucose-peptone broth was added to each strain and 10 ml of media was taken, 
filtered using a 0.4μm syringe filter and the protein content obtained was concentrated by an 
ultrafiltration device before electrophoresis on the culture day 0 and 10. Stained with silver nitrate, 
the gel was scanned and analysed. 

Results: 7 spots have increased in intensity including a 16 kDa-spot with isoelectric point at 9.3 
from the supernatants of M. canis culture media, 4 spots have increased including a 32 kDa-spot 
with isoelectric point at 6.7, from the supernatants of T. mentagrophytes, and 5 spots including a 
10 kDa-spot with isoelectric point at 6.3 showed significant increase from the supernatants of T. 
rubrum. M. canis and T. mentagrophytes subspecies shared 2 spots that increased.
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Conclusion: We concluded dermatophyte fungi produce different proteins according to their 
subspecies, and that proteomics appears to be a useful tool for comparative analysis of 
dermatophyte extracellular proteins. [Kor J Med Mycol 2003; 8(4): 157-168]
Key Words: Proteomics, Extracellular proteins, Dermatophytes

서     론

피부사상균이 주로 피부각질층, 조갑, 모발 등의 

각질층에 침입하여 기생하는 것에 착안하여 피부

사상균으로부터 단백분해효소를 분리, 정제하려

는 노력이 계속되어져 왔다. 그 결과, 여러 균종으

로부터 단백질 분해 활성 물질이 분비되는 것이 알

려졌으며 여러 종류의 단백분해효소가 분리, 정제

되었다1. 이러한 피부사상균의 단백분해효소는 피

부 질환을 일으키는 병원성에 중요한 역할을 하며 

피부사상균의 종, 속에 따라 단백분해효소의 생화

학적 성상이 다른 것이 관찰되었다2~4. 최근까지 ca-
sein, collagen, elastin, bovine serum albumin, hair, 
keratin에 대한 단백분해효소들의 분해 능력에 대

해서 알려져 있으나, 그 효소들의 정확한 규명은 

이루어지지 않았으며, 분리된 단백의 성상에 대한 

보고는 드물다5. 
최근 인간 게놈 서열 해독 (human genome se-

quencing projects)이 완성됨에 따라 이제는 인간 유

전체의 기능을 분석하는 기능적 유전체 시대 

(functional genomic era)를 맞이하고 있다. 이에 따

라 단백의 기능을 밝히는 데에 가장 적합한 프로테

오믹스 (proteomics)가 급부상하고 있다. 프로테오

믹스는 이차원 전기영동 (two-dimensional electro-
phoresis (2-DE))을 이용하여 단백을 분석하고 이를 

여러 가지 분석 도구들을 이용하여 단백을 감정하

는 일련의 과정을 거치는데, 전기영동의 결과 얻어

진 프로테옴 지도는 matrix-assisted laser desorption- 
ionization mass spectrometry (MALDI-MS) 또는 

electrospray ionization mass spectrometry (ESI-MS) 
등을 이용하여 분석할 수 있다6. 이차원 전기영동

은 단백혼합물을 등전점 (isoelectric point)과 분자

량에 의해 분리하여 단백을 양적과 질적으로 동시

에 분석하는 기술로 최근에는 고해상도 이차원 

polyacrylamide gel 전기영동 (high resolution 2D- 

PAGE)이 단백의 구성을 분석하는 정형화된 방법

으로 사용되고 있으며, 전기영동의 결과를 스캐닝

한 후 이미지 분석을 하고 이러한 전기영동의 결과

에서 자동적으로 단백을 규명하는 새로운 방법들

이 소개되고 있다7,8. 
저자들은 프로테오믹스 기법을 이용하여 각 피

부사상균의 배양 여과액내 단백분해효소 등의 단

백질을 분석함으로써 균종 간 세포외단백의 차이

를 관찰하고 특성을 파악하고자 하였다. 

대상 및 방법

1. 연구 재료

임상 증상 및 KOH 직접도말검사와 Sabouraud 
배지에서 배양 검사 상 피부사상균증으로 진단받

은 환자로부터 분리 동정한 Microsporum canis, 
Trichophyton mentagrophytes, T. rubrum 각각 2주
씩을 사용하였다.

2. 연구 방법

1) 진균 배양

M. canis, T. mentagrophytes, T. rubrum 2주씩을 

각각 300 ml의 2% Sabouraud 액체 배지가 들어 있

는 1000 ml 유리 플라스크에 접종하고 섭씨 27도로 

고정된 항온 배양기에서 2주간 배양하였다. 세포

외단백 합성을 유도하기 위하여 glucose-peptone 
broth (glucose 40g, bacteriological peptone oxoid 10g, 
pH 5.4, in 1 L D/W)에 접종시킨 후 섭씨 27도의 항

온 배양기에서 5 일간 배양한 후 진탕기로 옮겨 5
일간 더 배양하였다.

2) 초여과 (ultrafiltration) 및 농축

0.4 μm의 syringe filter(Advantec MFS, Inc., Tokyo, 
Japan)를 이용하여 배양 당일과 배양 10일째의 배

양액을 각각 균주별로 나누어 여과시킨 용액을 

Vivaspin 20 ml(Vivascience AG, Hannover, Germany)
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을 사용하여 초여과시키고 농축시켰다.

3) 시료 용해 및 재수화 (rehydration)

농축시킨 여과액 중 2.5 μl를 pH 8.0의 1M Tris, 
0.3% sodium dodecyl sulfate (SDS) , 3% dithiothreitol
이 함유된 용해완충액 50 μl와 섞은 후 95℃에서 5
분간 가열하였다. 전체 시료를 7M urea, 2M thiour-
ea, 2mM tributyl phosphine, 4% 3- (3-cholamido- 
propyl) dimethyl-ammonio-1-propane-sulfonate, 1.0% 
carrier ampholyte, 40 mM Tris, 0.002% bromophenol 
blue dye 등이 함유된 젤 전기영동 시료 완충액 400 
μl로 희석한 후, 20℃, 12,000 rpm에서 20분간 원심 

분리하여 상층액을 수집하였다. 재수화 tray에 젤 

전기영동 시료 완충액으로 희석하여 원심 분리한 

시료 400 μl을 넣고, 18 cm의 pH 3-10 non-linear im-
mobilized pH gradient (IPG) strip (Amersham Pha- 
marcia Biotech, Piscataway, NJ, USA)을 공기방울이 

생기지 않게 설치하고 24 시간 방치하여 재수화시

켰다. 

4) 이차원 전기영동

재수화시킨 IPG strip은 IPG-phor (Amersham 
Phamarcia Biotech)를 이용하여 저전압으로부터 고

전압에서 적절한 시간 처리하여 등전화 (isoelectric 
focusing:IEF)시켰다. IEF 후에 IPG strip은 3.6g의 

urea, 2% SDS, 5M Tris 2 ml, 50% glycerol 4 ml, 25% 
acrylamide 1 ml, 200 mM MTBP 250 μl가 함유된 동

질완충액에서 25분간 동질화 (equilibration)시켰다.
Polyacrylamide gel 제작을 위하여 1.875M Tris 

buffer가 함유된 9% 완충액 40 ml와 40% stock 
acrylamide 45 ml, 증류수 115 ml를 혼합하고, 16% 
buffer 40 ml, 40% stock acrylamide 80 ml, 50% glyc-
erol 80 ml를 혼합하였다. 이렇게 제작된 9-16% gra-
dient polyacrylamide gel (21 cm×21 cm×1.5 mm)에 

0.5% agarose, 0.001% bromophenol blue dye가 함유

된 agarose 완충액을 넣고 IPG strip을 embedding시
킨 후에 24.8 mM Tris, 192 mM Glycine, 0.1% SDS
가 포함된 cathode running buffer를 넣었다. SDS- 
PAGE는 3 mA/gel의 전류로 2 시간 prerun한 후, 15 
mA/gel의 일정한 전류하에서 전기영동을 시행하

였다.

5) Silver stains

전기영동을 시행한 polyacrylamide gel을 modi-
fied silver stain 방법을 이용하여 염색하였다. 먼저, 
acetic acid 50 ml, methanol 200 ml, 증류수 250 ml로 

15분씩 두 번 고정시킨 후, methanol 150 ml, 5% so-
dium thiosulfate 20 ml, sodium acetate 34g, 증류수 

330 ml로 30분간 감작시켰다. 10분간 3번 세척한 

후, 2.5% silver nitrate 50 ml와 증류수 450 ml를 가

한 다음, 다시 1분씩 두 번 세척하였다. 세척한 gel
을 sodium carbonate 12.5g, formaldehyde 200 μl, 증
류수 500 ml로 발색시키고, EDTA 7.3g, 증류수 500 
ml로 발색을 중단시킨 후, 증류수 500 ml로 5분씩 

세 번 세척하였다.

6) 이미지 비교 분석

염색이 끝난 후 배양 첫날의 배약 여과액과 배양 

10일째의 여과액의 이차원 전기영동 젤을 탈색과

정을 거치지 않고 GS-800 Calibrated Imaging Densi- 
tometer (BIO-RAD, Munich, Germany)를 이용하여 

스캐닝한 후 데이터화하였다. PDQuest (BIO-RAD, 
CA, USA)를 사용하여 단백 스폿을 양적으로 측정

하여 각 군의 프로테옴 지도를 얻었다. 

7) In gel protein digestion 

이미지 분석 상 5배 이상 증감된 protein spot을 

해당되는 CBB gel 에서 clean scalpel 로 잘라내어 

30% methanol 로 염색액을 상당히 제거 한 후 100 
mM ammonium bicarbonate (ABC) / 50% acetonitrile 
(ACN) 에서 완전히 제거하였다. 100 L ACN으로 2
회 이상 완전히 탈수한 후 Speedvac evaporator 에서 

완전히 건조한 다음 0.1g trypsin (Promega) 을 함유

한 25 L 25 mM ABC 상에서 37℃ 에서 16시간 반응

시켰다. 50% ACN / 0.1% trifluroacetic acid (TFA) 로 

2회 이상 추출하여 그 혼합된 추출물을 Speedvac 
evaporator 에서 완전히 건조 시킨후 -20℃ 에서 분

석시 까지 보관하였다. 

8) Peptide fingerprinting using malditof- 

mass 

니트로셀룰로오스가 함유된 포화된 1L의  cya-
no-4-hydroxycinnamic acid (CHCA) 와 0.1% TFA 로 

추출한 펩타이드 시료 1L를 섞어서 target plate 에 

점적 후 상온에서 완전히 건조 시킨 다음 Maldi- 
Reflectron Tof (Micromass, Manchester, UK)를 이용
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Protein
Spot

Molecular Weight
(kDa)

Isoelectric Point 
(pI)

1 8 6.9
2 23 5.5
3 32 6.7
4 50 5.8

Table 2. The protein spots that is increased on 10th 
day of T. mentagrophytes culture compare to 0 day 
of culture.

Protein
Spot

Molecular Weight
(kDa)

Isoelectric Point 
(pI)

1 5 5.3
2 5.5 7.1
3 6 5.2
4 9 3.4
5 10 6.3

Table 3. The protein spots that is increased on 10th 
day of T. rubrum culture compare to 0 day of 
culture. 

Protein
Spot

Molecular Weight
(kDa)

Isoelectric Point 
(pI)

1 5 7.3
2 8 6.9
3 10 5.3
4 13 6.7
5 15 7.0
6 16 9.3
7 33 6.7

Table 1. The protein spots that is increased on 10th 
day of M. canis culture compare to 0 day of culture.

하여 평균 40~50 개별적인 레이저 샷으로 질량 스

팩트럼을 얻었고, 내부 표준물질로서 소의 트립신 

자가분해 펩타이드 피크 (m/z 842.5099 과 2211. 
1046) 를 이용하여 조정하였다. 

9) Target identification using database search

펩타이드 질량은 NCBI의 검색 알고리즘인 Uni- 
versity of California San Francisco (UCSF) 에서 제공

되는 MS-Fit (http://prospector.ucsf.edu/ucsfhtml3.2/ 
msfit.htm)를 이용하여 정보검색을 시행하였으며 

오차 한계 50 ppm 을 사용하였다. 

결     과

1. M. canis 배양 여과물의 프로테옴 지도 비교

M. canis 의 배양 첫날과 배양 10 일째의 배양 여

과물의 이차원 전기영동을 시행한 후 PDQuest를 

이용하여 표준 젤을 얻었다 (Fig. 1). 10일째 증가한 

단백들은 산성과 염기성 단백이 고루 분포하고 있

었으며, 분자량이 높은 단백은 주로 산성에 배열하

는 것을 알 수 있었다. 분석한 결과 배양 첫날에 비

해 배양 10 일째에 7 개의 스팟 (spot)이 의미 있게 

증가하거나, 새롭게 나타났다 (Fig. 2, Table 1). 증
가한 스팟 중 가장 많이 증가한 스팟은 분자량 16 
kDa과 등전점 9.3을 가진 염기성 단백이었다. 

2. T. mentagrophytes 배양 여과물의 프로테옴 

지도 비교

T. mentagrophytes 배양 여과물의 이차원 전기영

동 후 얻은 이미지의 분포는 M. canis와 마찬가지

로 산성과 염기성 단백이 분포하는 패턴을 보였으

며 M. canis보다는 적은 수의 단백 스팟이 관찰되

었다 (Fig. 3). 배양 첫날에 비해 10 일째에 4 개의 

스팟이 통계학적으로 유의하게 증가하거나 새롭

게 나타났다 (Fig. 4, Table 2)

3. T. rubrum 배양 여과물의 프로테옴 지도 비교

T. rubrum 배양 여과물의 표준 젤의 분포를 보

면 M. canis 나 T. mentagrophytes 에 비해 저분자

량의 단백 스팟이 많이 나타나는 것을 알 수 있었

으며 주로 산성과 중성의 등전점을 갖는 단백 스팟

이 나타났다 (Fig. 5). 배양 첫날과 비교했을 때 배

양 10 일째에 5 개의 스팟이 의미 있게 증가하거나 

새롭게 나타났다 (Fig. 6, Table 3).

4. M. canis, T. mentagrophytes, T. rubrum 

세 균주의 배양 여과물의 프로테옴 지도 비교

세 균주의 배양 여과물내 세포외단백을 비교한 

결과, M. canis와 T. mentagrophytes 에서 분자량 33 
kDa과 등전점 6.7을 갖는 단백 스팟과 분자량 8 
kDa과 등전점 6.9를 갖는 단백 스팟이 공통되게 나

타났다. 그러나, T mentagrophytes 와  T. rubrum 의 

배양 여과물내 세포외단백에서 의미있게 증가한 

단백 스팟 중 공통되게 나타난 단백 스팟은 없었다.
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  Fig. 1. The proteome map of culture filtrate of M. canis. The standard gel shows increased or newly appeared proteins 
in 10th day of culture compare to 0 day.

  Fig. 2. Comparison of the increased spots in two-dimensional electrophoresis of culture filtrates of M. canis. The 
arrows show 7 spots that are significantly increased or newly appeared in 10th day of culture.
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  Fig. 3. The proteome map of culture filtrate of T. mentagrophytes. The standard gel shows increased or newly 
appeared proteins in 10th day of culture compare to 0 day.

  Fig. 4. Comparison of the increased spots in two-dimensional electrophoresis of culture filtrates of T. mentagrophytes. 
The arrows show 3 spots of total 4 spots that are significantly increased or newly appeared in 10th day of culture.
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  Fig. 5. The proteome map of culture filtrate of T. rubrum. The standard gel shows increased or newly appeared 
proteins in 10th day of culture compare to 0 day.

  Fig. 6. Comparison of the increased spots in two-dimensional electrophoresis of culture filtrates of T. rubrum. The 
arrows show 5 spots that are significantly increased or newly appeared in 10th day of culture.
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  Fig. 7. Peptide fingerprinting obtained by mass spectrometry of protein spots that showed remarkable increase in 10th 
day of culture.  A: The peaks shown on the peptide fingerprint correspond to ribonuclease, B: The peaks shown on the 
peptide fingerprint correspond to double-headed protease inhibitor.

5. MALDI-MS를 이용한 단백 동정

세 균주에서 가장 의미있게 증가한 분자량 16 
kDa과 등전점 9.3을 갖는 단백을 잘라내어 질량 분

석기를 이용하여 펩타이드 지문을 얻었다 (Fig. 
7A). NCBI 검색 알고리즘인 MS-Fit 및 MASCOT를 

이용한 펩타이드 지문에 대한 정보 검색 결과, 이
는 ribonuclease로 동정되었다. 그 외 분자량 13 kDa
과 등전점 6.7을 갖는 단백을 잘라 펩타이드 지문

을 얻어 동정한 결과 double-heaed protease inhibitor
와 유사성이 관찰되었다 (Fig. 7B). 

고     찰

피부사상균은 피부각질층에 침입하여 기생함으

로써 병변을 유발하게 되는데, 이들의 분비하는 세

포외단백 및 단백분해효소가 병원성과 관련된 것

으로 추정되어 1960년대 초부터 이러한 세포외단

백을 정제, 분리하려는 노력이 시작되었으나, 아직

까지는 피부사상균이 어떻게 피부의 각질층을 파

괴하고 생존에 필수적인 요소인 질소공급원으로

서 각질을 이용하는 지 정확히 알려진 바는 없다. 
Verma9가 피부사상균에서 분비되는 화학물질에 

의해 각질 성분이 분해될 수 있다는 근거를 면역형

광현미경을 통하여 제시한 이후, 여러 피부사상균

의 종류에서 단백분해효소가 분리, 정제되었고 이

들은 보고마다 종류와 특성이 다른 것으로 알려져 

있으나, 각 균종별의 차이를 언급한 논문은 드물

다.
M. canis 는 두부백선을 유발하는 원인균 중 하

나로 국내에서 발생빈도가 증가하는 양상을 보이

고 있다. M. canis에서 분비하는 단백분해효소로 

44 kDa10, 33 kDa11, 31.5 kDa12, 43.5 kDa13의 단백들

이 분리, 정제되었으나 아직까지 이들 단백의 정확

한 성상은 밝혀지지 않았다. 다만 이전의 연구에서 

분리, 정제된 각질분해효소가 피부사상균에 감염
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된 피부에 존재하고 이에 대한 항체가 발견된 보고

가 있었으며, 기능적인 연구는 아직 미미한 실정이

다14~17. T. mentagrophytes도 흔한 피부사상균 중 하

나로 Yu18 등이 기니픽의 모발을 기질로 사용하여 

65 kDa의 각질 분해효소를 발견하였고, Siesenop19 
등은 10 주의 T. mentagrophytes 균주로부터 28 ~ 
65 kDa의 각질분해효소가 존재함을 보고하였다. 
최근에는 T. mentagrophytes의 41 kDa의 각질분해

효소의 효소 활성이 산성의 pH에서 가장 높다는 

보고도 있었다20. T. rubrum 은 세계적으로 가장 흔

한 피부사상균으로 T. rubrum 의 각질분해 능력이 

낮은 단백분해효소도 피부사상균증을 유발하는데 

중요한 기능을 하는 것으로 알려져 있다21. 그동안 

알려진 단백분해효소로 분자량이 27 kDa22, 36 
kDa23, 44 kDa23, 235  kDa21 등의 단백이 있으며, 이 

중 235 kDa의 단백분해효소는 지금까지 알려진 피

부사상균의 단백분해효소 중 가장 분자량이 큰 것

으로 보고되었으며, 이는 glycosylation과 관계있다

는 가설이 있다. 이들 단백들이 모두 단백분해 활

성이 크지는 않으나, 몇몇은 이미 다른 단백분해효

소에 의해 분해된 각질에 작용하여 가수분해를 일

으키는 것도 있다. 
이미 보고된 바와 같이 각 균종에서 분비되는 세

포외단백의 종류가 종, 속에 따라 다르므로 각 균

종의 특이적인 단백을 찾아내는 것은 피부사상균

이 각질층에 침입하는 기전을 알아냄과 동시에 피

부사상균의 진단과 치료에 매우 중요하다24,25. 이
제까지 피부사상균이 분비하는 세포외단백을 검

출하고 분리, 정제하는 연구가 많이 보고되어 왔으

나, 지금까지는 분리법으로 크로마토그래피 (chro- 
matography)나 침전법, SMART, 및 단순한 전기영

동법이 사용되어 각각의 단백질을 따로따로 분리

하여 정제하는 방법이 이용되어져 왔다26. 한 균종

에서 분비되는 세포외단백의 수가 많으며 여러 균

종을 비교하기 위해선 이러한 고전적인 방법으로

는 시간도 많이 걸리고 비교 자체가 어렵기 때문에 

새로운 분석 방법의 필요성이 대두되었다. 지금까

지 프로테오믹스를 피부사상균의 세포외단백을 

규명하는데 적용시킨 예는 없었으며, 여러 단백을 

동정하기 위하여 프로테오믹스 기법을 분석 방법

으로 이용하였다. 

프로테오믹스는 2-DE를 이용하여 얻어 스캐닝한 

프로테옴 지도를 PDQuest나, Melanie 등의 여러 소

프트웨어를 이용하여 이미지를 분석한 후 MALDI- 
MS 또는 ESI-MS 등을 이용하여 그 성상을 분석하

는 방법으로 최근 들어 매우 빠르게 기술이 개발되

어 이차원 전기영동 없이 시행하는 Non-gel 기반 

프로테옴 분석기술도 발전하고 있다. 프로테옴은 

세포마다 동일한 게놈과는 달리 단백 발현의 시기, 
장소, 상태에 따라 달라지며 한 유전자에서도 환경

에 따라 여러 가지 전사후 변형 (post-translational 
modification)이 일어남으로써 다양하게 존재할 수 

있으므로 단순한 방법으로는 분리, 정제하는 것은 

별 의미가 없다고 할 수 있다. 프로테오믹스 기법

은 이러한 전사후 변형과 각 단백 간의 상호 작용

을 분석하는 것이 용이하며 정제 과정이 필요 없이 

시료에 존재하는 단백을 분산시킴으로써 동시에 

여러 단백을 동정할 수 있는 장점을 지닌다27.
본 연구에서는 프로테오믹스 기법을 이용하여 

피부사상균 중 흔한 세 균주를 대상으로 배양액 내 

존재하는 세포외단백을 분석하였으며, 그 결과 배

양 10일째에 많은 단백이 의미 있게 증가함을 알 

수 있었다. 특히 M. canis 에서 가장 많은 세포외단

백들이 의미 있게 증가하였는데 이러한 단백이 단

백분해효소 활성을 가지고 있는 지에 대해서는 향

후 모든 스팟에 대한 MALDI-MS나 ESI-MS 등의 

기술을 이용한 단백의 기능, 구성, 변형, 서열 등 자

세한 특성의 파악이 필요할 것으로 사료된다. 본 

실험의 결과에서 관찰된 세포외단백들은 저분자

량이 많았는데 이 중 분자량 33 kDa의 단백은 이전 

보고와 유사한 분자량으로 각질분해효소로 추정

되었다. T. rubrum 의 배양액 여과물에서 본 실험

에서는 주로 저분자량의 단백들이 관찰되었는데 

주로 고분자량이 분리된 이전의 보고와는 차이를 

보였다. 이는 배양 조건의 차이로 인한 결과일 수

도 있고 이전의 실험이 여러 단백의 합체가 완전 

분리되지 않았을 가능성도 있을 것으로 생각된다. 
앞으로 더 많은 균주의 T. rubrum 을 배양하여 같

은 결과가 도출되는 지 확인하는 것이 필요하겠다. 
또한, M. canis, T. mentagrophytes, T. rubrum 

각각 세 균주간의 분비되는 세포외단백의 종류가 

다르며 M. canis와 T. mentagrophytes에서는 2 가
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지의 단백이 공통되어 증가하는 것으로 나타났는

데 이로써 각각의 균주에 특이한 단백을 알아낼 수 

있었다. 그 중 M. canis의 배양 여과물에서 MALDI
를 이용하여 ribonuclease와 double-headed protease 
inhibitor를 동정해 내었다. Ribonuclease는 분비되

는 단백으로 분류되어 있으며 분자량 16377 Da과 

등전점 9.3으로 single-, double-stranded RNA를 모

두 가수분해하는 능력이 있는 것으로 알려져 있다
28. Double-headed protease inhibitor도 역시 분비되

는 성상을 보이며 분자량 13 kDa과 pI 7.0을 갖는 

단백으로 2개의 동일한 부분이 있어 한쪽은 트립

신 (trypsin)을 한쪽은 탄력소분해효소 (elastase)를 

억제하는 기능을 한다29. 이 두 단백과 피부사상균

과 관계된 보고는 아직까지 없어 이들이 피부사상

균에서 어떠한 역할을 하는 지 확실하지 않으나, 
피부사상균이 ribonuclease을 분비한다면 피부 및 

조직을 침투하는 기전에 역할을 할 것으로 추정된

다. 향후 이 단백들이 피부사상균의 침투에 어떤 

기능을 하는지에 대해서 M. canis, T. menta-
grophytes, T. rubrum 이외의 다른 균종에서 분비

되는 세포외단백과 비교하고 균종마다 특이한 단

백을 동정하여 유전자 클로닝 (cloning)이나 특이항

체를 이용하여 그 단백의 유용성을 실험함으로써 

그 기능을 규명하는 것이 필요하겠다. 
최근 여러 악성 종양, 세균성 질환, 백신 개발, 치

료제 개발에 프로테오믹스 기법을 이용하고 있으

며, 이를 다양한 질환에 이를 적용시켜 진단과 치

료에 응용을 하고 있다30-31. 따라서, 프로테오믹스 

기법을 이용하여 피부사상균의 세포외단백 성상

과 기능을 규명한다면, 피부사상균의 정확한 병인

의 이해 및 규명된 단백을 이용한 피부사상균의 면

역학적 혹은 분자생물학적 동정 kit의 개발과 규명

된 단백을 표적으로 하는 치료와 예방법 개발에 많

은 도움이 될 것으로 생각한다. 

결     론

피부사상균증으로 진단받은 환자로부터 분리 

동정한 M. canis, T. mentagrophytes, T. rubrum 세 

균종을 배양한 후 배양액의 여과물을 이용하여 이

차원 전기영동을 시행하여 프로테옴 지도를 얻어 

분석한 결과는 다음과 같다.
1. M. canis 의 배양 첫날에 비해 배양 10 일째의 

배양 여과물의 프로테옴 지도에서 7 개의 스팟 

(spot)이 의미 있게 증가하거나, 새롭게 나타났다.  
2. T. mentagrophytes 의 배양 첫날에 비해 10 일

째의 배양 여과물에서 4 개의 스팟이 의미 있게 증

가하거나 새롭게 나타났다. 
3. T. rubrum 의 배양 첫날에 비해 배양 10 일째

의 배양 여과물에서 5 개의 스팟이 의미 있게 증가

하거나 새롭게 나타났다.
4. M. canis 와 T. mentagrophytes 에서 분자량 33 

kDa과 등전점 6.7을 갖는 단백 스팟과 분자량 8 
kDa과 등전점 6.9를 갖는 단백 스팟이 공통되게 나

타났다. 
5. 세 균주에서 가장 의미 있게 증가한 분자량 16 

kDa과 등전점 9.3을 갖는 단백은 ribonuclease로, 13 
kDa과 등전점 6.7을 갖는 단백은 double-heaed pro-
tease inhibitor로 동정되었다. 

본 연구를 통해 피부사상균의 종류에 따라 등전

점 및 분자량이 다른 세포외단백을 생성함을 알 수 

있었고 진균의 세포외단백의 비교분석 연구에 프

로테오믹스 기법이 유용하며 향후 기능성 연구로 

발전된다면 이러한 결과를 피부사상균의 진단, 치
료 및 예방에 활용할 수 있을 것으로 사료된다.
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